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解説・総説 
味噌醤油酵母 Zygosaccharomyces 酵母の接合遺伝子座 





Variations in mating-type-like (MTL) loci of miso and shoyu 




Variations of chromosomal structures and nucleotide sequences around mating-type-like 
(MTL) loci among Zygosaccharomyces species have been reported. We have analyzed these 
differences in more detail and, on the basis of PCR- and next-generation sequencing data, 
we describe the MTL loci on chromosomes C and F for Z. rouxii type-strain NBRC1130, Z. 
rouxii NBRC0740 and Zygosaccharomyces sp. NBRC1876. We developed a mating strategy 
for Zygosaccharomyces sp. NBRC1876 and Z. rouxii NBRC0740, and found that the mated 
stains could be identified from parental strains on the basis of nucleotide sequence 
variations of the MTL loci. We further obtained evidence that Zygosaccharomyces sp. 
NBRC1876 is a natural interspecies hybrid between Z. rouxii and a related species. 
 































2 Zygosaccharomyces 酵母の接合遺伝子座 
(mating-type-like (MTL) loci)及び接合の研究 
2・1 Zygosaccharomyces 酵母の接合遺伝子座 
(mating-type-like (MTL) loci)の研究 
Zygosaccharomyces rouxii type strain CBS732 の全
ゲノム配列解析が報告され 3)，NCBI (National Center 
for Biotechnology Information)に登録されている．接合
遺伝子座(mating-type-like (MTL) loci)は，Fig. 1 のよう
になっていると考えられた． 








Fig. 1 MTL loci in Zygosaccharomyces rouxii CBS732 
 
そこで、著者らは，この点について確認するために，
Z. rouxii NBRC1180 の次世代シークエンスをおこない，
DNA 塩基配列データーは，アセンブリソフトウエアで
ある Platanus5)で scaffold を作製した．その結果は，Fig. 
2 に示した．その結果，Z. rouxii NBRC1180 の MTL loci
は，Watanabeらの推察と一致し，NCBIに全ゲノムDNA
塩基配列が登録されている Z. rouxii CBS732 と Z. 
rouxii NBRC1180 とは，ともに type strain で，本来は
同一の菌株であったものが，MTL loci の DNA 塩基配列
が一致していることより，相同的な組換えが生じ，染色




Fig. 2 MTL loci in Zygosaccharomyces rouxii 
NBRC1130 
 
Z. rouxii NBRC1180 とともに，Zygosaccharomyces
酵母の接合育種を試みるために，Z. rouxii NBRC0740
と Zygosaccharomyces sp. NBRC1876 の次世代シーク
エンスを，著者らはおこなった 2)．Z. rouxii NBRC0740
は，Watanabe らの検討では，各 MTL locous への挿入







塩基配列データーは，Z. rouxii NBRC1180 の場合と同
様に，アセンブリソフトウエアである Platanus5)で
scaffold を作製した．Z. rouxii NBRC0740 の MTL loci
は，Fig. 3 のようであると推察された． 
 




Fig. 4 MTL loci in Zygosaccharomyces sp. NBRC1876 
 
一方，Zygosaccharomyces sp. NBRC1876 の MTL loci
は，Fig. 4 のようであると推察された．その結果，Z. 
rouxii NBRC0740 と Zygosaccharomyces sp. NBRC 
1876 の Chromosome F の MTL loci と Chromosome C
の中央領域の MTL loci では，それらの周辺領域の DNA
塩基配列に差異があることがわかった． 
2・2 Zygosaccharomyces 酵母の接合の研究 
次世代シークエンスの結果あきらかになった Z. rouxii 
NBRC0740 と Zygosaccharomyces sp. NBRC1876 の
Chromosome F の MTL locus と Chromosome C の中央
領域の MTL locus の周辺領域の DNA 塩基配列に差異を
利用して，Z. rouxii NBRC0740 のシクロへキシミド耐
性 株 NBRC0740-CYR1 と Zygosaccharomyces sp. 
NBRC1876 との接合株の確認を各 MTL loci を PCR で
増幅することでおこなった．各 PCR primer の位置は，
Fig. 3とFig. 4に示した．各MTL lociのPCRの結果は，
Fig. 5 に示した． 
親株である Z. rouxii NBRC0740 と Zygosaccharomy- 
ces sp. NBRC1876 の各 MTL locus は，それぞれの周辺
領域のDNA配列の差異を利用した PCRプライマーによ
り，それぞれ特異的に増幅されているのに対し，接合株
では，それぞれの親株の各 MTL locus がともに増幅され
ており，接合株が得られてことが，MTL loci からも確認
することができた． 
2・3 Zygosaccharomyces 酵母の接合遺伝子座 
(mating-type-like (MTL) loci)及び接合につい 
ての研究のまとめ 
Zygosaccharomyces 酵母の接合遺伝子座(mating- type- 





Fig. 5 MTL loci in parental strains and mated strains 
 
Zygosaccharomyces rouxii の MTL loci の本来の染色体
上の位置は，Watanabe らの見解 4)が正当であると判断
される．また，著者らが接合実験で用いた菌株 Zygo- 
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